
























group and which  revealed additional  sub‐lineages  in  two genomic groups. Finally, we  report a 
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and others being more restricted  to a single continent. For example, GG  II  is predomi‐
nantly found in Europe and GG V is found in Nova Scotia and surrounding areas of North 






non‐coding spacer sequences  in  the genome. Since non‐coding DNA  regions are more 
variable than coding sequences due the absence of selective pressure [29], this molecular 
typing method has previously been used for many other pathogens such as Bartonella sp., 
Mycobacterium  sp.,  Yersinia  pestis,  and  Tropheryma  whipplei  (for  examples  see 

















































































































































Figure S5b  shows how  these  correlate with genomic groups. Visualisation of  the host 
source  (Figure  S5c)  and  the  geographical  isolation  source  (Figure  S5d)  of  each  entry 































































neighbouring  countries,  including  the United Kingdom. GG  II‐c  isolates  are  found  in 

























whole‐genome  sequenced  isolates which we have previously assigned  into a genomic 
group [21] and compared their SNP profile relative to the Nine Mile reference strain. As 
































































































































































































generated  allele  sequences  for  a whole‐genome  sequenced  strain,  isolate AuQ01  from 











The  spacer  sequences  of  each  of  the  66 MST  genotypes were  concatenated  and 
aligned using the SeaView alignment editor. A PhyML tree was created from variable sites 
in  the SeaView alignment using 500  bootstrap  iterations, and  trees were analysed  in 
FigTree graphical viewer. This included rooting of the tree along the branch leading to 
what we perceived as GG IV [26]. The similarities between allele numbers of the same 













plemented with  additional  entries  from data  included  in publications  referenced here 
[10,51,53–67] to make up a final database with 638 entries in total (see Supplemental Data 


























also provided histogram data used  to create  logos of  repeat numbers  in each genomic 
group. 
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